

























importance,  because  it  can  contribute  to  improve  bioreactors  performance  and  enhance 
methane  production  efficiency.  In  this  work,  the  composition  and  dynamics  of  an  anaerobic 







was  reported. Fifteen biomass  samples were  collected during  the 665 days of operation. Total 
DNA  was  extracted  and  16S  rRNA  gene  was  amplified  for  DGGE  fingerprint  analysis  and  for 
cloning/sequencing  analysis. According  to DGGE  profiles,  shifts  in microbial  composition were 
more  evident  during  the  first  100  days  of  the  step  feeding  start‐up.  Dominant  bacterial  and 
archaeal  ribotypes prevailed  in  the  system, even when working  in  continuous high‐rate mode. 
Archaeal 16S  rRNA gene sequences showed higher  identity  to  those of Methanobacterium and 
Methanosaeta genera. On the other hand, bacterial 16S rRNA gene sequences were most similar 
to  those  of  uncultured  bacteria  and  were  assigned  to  phylum  Firmicutes,  Cloroflexi  and 
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